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Вспышки инфекционных заболеваний представляют собой постоянную угрозу для глобального 
здравоохранения. Несмотря на определенные успехи по контролю распространения инфекционных за-
болеваний, до сих пор остается нерешенным ряд важных вопросов. Так, до сих пор отсутствуют опера-
тивные методы идентификации новых потенциально опасных патогенов, а также отдельных мутаций в 
геномах возбудителей. Классические методы диагностики ПЦР и ИФА имеют существенные ограничения. 
При этом ситуация усугубляется высокой генетической пластичностью бактерий и вирусов, обусловлен-
ной рекомбинацией и горизонтальным переносом генов. Поэтому, ранняя идентификация существую-
щих и постоянно возникающих новых фенотипических вариантов бактерий становится важным аспектом 
борьбы с инфекционными заболеваниями. 
Одним из перспективных методов идентификации широкого спектра патогенов, в том числе но-
вых и генетически модифицированных, является подход, с применением технологий секвенирования 
нового поколения (NGS). Например, с помощью NGS в 2011 году за несколько дней удалось выявить 
причину патогенности штамма E.coli О104:Н4, вызвавшей серьезную вспышку инфекции в 
Германии*Brzuszkiewicz и др., 2011; Mellmann и др., 2011+. Было установлено сходство данного штамма с 
четырьмя штаммами энтерогемморагической кишечной палочки – возбудителями вспышек инфекций. 
Однако, в отличие от уже известных штаммов E.coli, О104:Н4 продуцировал шига-токсин, кодируемый 
геном Stx2, а также содержал плазмиду pAA, повышающую абсорбцию токсина клетками эпителия ки-
шечника, что обуславливает высокую вирулентность возбудителя *Berger и др., 2016; Boisen и др., 2014; 
Hauri и др., 2011+. 
Методы NGS успешно применяются и для идентификации новых вирусов. Так в период с 2002-
2003 гг. в Китае при анализе вспышек заболевания невыясненной этиологии был обнаружен новый ко-
ронавирус ТОРС, идентичность генома которого к известным коронавирусам составила 50-60% *Lee и др., 
2009]. 
На данный момент NGS является наиболее перспективным инструментом для быстрой и точной 
идентификации как самих патогенов, так и подробной характеристики их генетической структуры, фак-
торов, определяющих патогенность и антибиотикорезистентность, а также для изучения метагеномных 
профилей образцов. Развитие технологий секвенирования и инструментов анализа данных значительно 
удешевляет и ускоряет процедуру исследования, позволяя решать задачи идентификации ранее неиз-
вестных патогенов и предупреждения развития эпидемий. 
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